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は、Virus-Host Database に登録されているリファレンスウイルスゲノムの Proteomic tree が予め
計算され、それを利用者の好みに応じて表示する。また、利用者がアップロードしたウイルスゲ
ノムが Proteomic tree 上のどこに位置するかを計算し表示する。メタゲノムなどから新規ウイル
スゲノムを同定した後にそれがどのようなウイルスかを調べるのに役に立つツールである。 
 また、引き続き開発を進めている MAPLE システムを応用し、溶菌酵素生産菌 Lysobacter 
enzymogenes M497-1 の遺伝子機能予測を試みた。MAPLE で代謝ポテンシャルを解析し、充
足率が 100% に満たないモジュールをリストアップしたところ、充足率が 80% 以上かつ Q 値が
0.5 以下のものが 14 個あった。そのうち、近縁 Lysobacter 属で充足率が 100% のものは




縁 Lysobacter でこの酵素に割り当てられている遺伝子が、実際には LEN_3144 のオーソログ
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